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種:(E.coli， H. influenzae， 日•pylori， M. genitalium， M. pneumoniae， Synechocystis) 


































Ec: Escherichia coli 
Hi: Haemophilus influenzae 
Hp: Helicobacter pylori 
Mg: Mycoplasma genitalium 
Mp: Mycoplasma pneumoniae 
Ss: Synechocystis sp. 






































性以外に、ゲノム上での多量のABC輸送系遺伝子の存在[Tatusovet a1.， 1996; 
Blattner et a1.， 1997Jが挙げられる。これまでに、 orthologous遺伝子の配置は、真正
細菌ゲノム上で専らシャツフルされているという報告げ'atusovet a1.， 1996; 



















E. co1i [Blattner et a1.， 1997J， H. in刀uenzae[Fleischmann et a1.， 1995]， H. py10ri 
[Tomb et a1.， 1997]， グラム陽性菌から次の 2種、 M.genit丘1ium[Fraser et a1.， 
1995]， M. pneumoniae [I-Iimmelreich et a1.， 1996]， シアノバクテリアから 1種、
Synechocystis sp. PCC6803 [Kaneko et a1.， 1996J，の以上真正細菌から 6種、そし

























































ATP結合蛋白質/ノ . / 












































生物種 Gram-negative Gram-positive Cyano- Archaea 
bacteria bacteria bacteria 
Ec Hi Hp Mg Mp Ss Mj 
ATP結合蛋白質数 78 41 18 16 17 54 17 
(A) 
全蛋白質数(B) 4289 1717 1566 467 677 3166 1680 
(A)/(B) (%) 1.8 2.4 1.1 3.4 2.5 1.7 1.0 
クラスター数 9 8 2 5 4 13 3 
クラスター中のATP 51 30 5 10 9 39 6 
結合蛋白質の数

































































































a) J長短距向性法 b)最長距向性法の結果を示す。クラスターに付された数字は表 2
のグループ名を示す。
表 2.ABC輸送系ATP結合蛋白質のorhologテーブル
グループ Gram-negati ve bacteria Gram-posit ve bacteria Cyano- Archaea 4)機能
bacteria 







HP0475 s110739 molybdate(‘ 
1-1 b1318 slr0747 つ




-・・・ ....・・・・ 4・-・・・・・・・・・・ ・・............. -・............. -・・・・・・・ ・・.....
b0262 HI0126 ワ
b0855 putresclOe 
b1126 HI1347 恥1G042 D09 orf560L spennidine 
putresclOe 
b1441 ワ
"'1)2ヰ22'"....... -・・・・・・・・・・・........・・・・・・ ........・・・・・・・・.. slr1455 MJ1367 sulfate / tilosu 
HI0099 s11878 
Elyclbn)c Ibroetn 泊f........ "'b2o77'" .・・・・・・・・・・・......・・・・・・・・........... -・・・・・・・・・・・・・・・・. -・・・・ ・・・・・・・.， -・・・・・・.............
'"1)2129' -・・...........-・・・・・・・・4・・・・ -・・・・・・・・・・・・・ ................. -・・・ ...........-・・・・・・・・・・・・・・・ ... .)~~p.~?.~ ~.~.~ 
HI0354 つ
HI1474 ワ













b2149 HI0823 MGl19 A65 orf572 galactose 
b2547 フ






-・・・・a・・・・・.，-・・・・・・・・・・・・・・・-・・・・・・・・・・・・・・-・・・・・・・・・・・・・・・・・・........・・・・6・・・・・ -・・・・・ ・・・・・・・・ ワ
表 2 (続き)
グループ Gram-negative bacteria Gram-positive bacteria Cyano- Archaea 機能
bacteria 
Ec Hi Hp Mg Mp Ss Mj 
b0495 HP0179 
b0879* 肘fG065 R02 orf465 
bl117* 日I1549ヰ 恥111508本 cel di vision( 
3-1 K05 orf284 sIr0544 M10796* 
MG467 K05 orf339 sII0484 
HP0748 cel di vision( 
b3463* HI0769 cel1 divisior 









3-4 b4106 phospho-nat， 
b3454 sIr1881 MJ1268 br加 ched-
3-5 s110374 chain 
b3455 slr0467 MJ1267 arruno 
s110764 acid 
3-6 b3201 HI1148 HP0715 slr0251 ワ





b1246 Hll121 MG079 G07 orf423 olgpoe-p? IeldpE Ild 
b1291 HI1641 
b1484* 
b2180* HP0250 M11242 ? / c) 
4-1 b3541 HI1185 HP0301 dioeDtid 
b1247 Hll120 
-・・・・・.・・・・ ・・・ー........................... -・ ・・・・・ ・・・・ ............. ol ig!o際-p日cp!t?i dt 
b1290 HI1642 peptide 
b1483* 
b3540 HI1184 HP0302 dipeptide 






グループ Gram-negative bacteria Gram-positive bacteria Cyano- Archaea 機能
bacteria 
Ec Hi Hp 恥19 Mp Ss Mj 
b1709 vit~I!_-ê l 
HI1470 つ
5-1 HI1272 HP0888 3)MG290 3)A05_0rf244 MJOO89 つ
b0151 feni -chrom， 
b4287 iron(il) dicitr 
b0588 s1r1318 恥110873 fenic entero-b， 
5-2 aI0361ヰ s111599* mang釦 ese
b1858* HI0408* slr2044* 
MG304* A05 orf270Lヰ
MJ1572本
5-3 日11618* MG179* GT9 orf274* s110385本 M11088* cobalt(?) 
MG180本 GT9 orf303* 
MG303* A05 orf382* 
s1l1623 
MG014 D12 orf623 
sll1725 
b0914 HI0060 HPI082 s1l1276 
b0448* s1r0615 




















7 FI0 orf326 sll0415 poly-
sll0489 M11023 saccharide 
slr1113 expo口
slr190 1 (ABC-2) 
HP1220 
表2 (続き)
グループ Gram-negative bacteria Gram-positive bacteria Cyano- Archaea 機能
bacteria 
Ec Hi Hp 加19 Mp Ss Mj 
b0820本 HP0853本
b3352* HI0658ヰ slr0864* 
8 b0949* HI1300ヰ sll0912* f下
HI1342ヰ
b4391本HI1252ネ MJ0719* d) 
9 b1682* slr0075* MJ∞35本 ワ
10 b2201 HII089 heme expon 
s110575* 









2) ATP結合蛋白質は、 suspectedcoding regionにコードされている。
3) MG290とA05_orf244の近傍の膜蛋白質は、他のグルーフの膜蛋白質と類似
(本文参照)
4) 機能情報に関しては、I-Iiggins[1992J and Saurin & Dassa [1994Jを参照。
a) gb:U09984 (文献なし).
b) gb:S72674 [Sanders et al.， 1994]. 
c) MJ1242 and MJ1662は、 methylcoenzymeM還元酵素(本文参照)• 




































































とが知られている。タウリン活用システムである、 tauABCDオペロン[vander Ploeg 
et a1.， 1996JのTauA(b0365)および、 TauD(b0368)は、 SSICs.ulfate三tarvation
induced proteins) 1および 3である[Quadroniet a1.， 1996J。また、 b0937とb0935
は、各々SSI4および6である。この2蛋白質を含むオペロンの構成(図6)は、枯草菌




間では 7遺伝子が、 )1員序も含めて保存されている(b3189からb3195と、 HI1081から
HI1087)。アミノ酸配列の保存度も、ほとんどのペアが同一残基率40%を超える。 Hp




































































































































































530 540 550 560 570 
slr0594 LAAIAGISLIVGGIGVMNIMLVSVTERTQEIGLRKAL GEQDILS 
凶紅2 LTLVAVISLVVGGIGVMNIMLVSVTERTREIGI貼仏 RASDVLQ 
MJ150Z VVGVAAISLLVGAVGISNTMHMSILERRKDIGILKAL ETIDILA 
日l.O.Z9l LMGIGAISLLVAGIGIGNVMLMSVVERTIEIGVMRSI SKKDIII 
凶斗長 MGLLLSLIVAVAAFNIITSLGLMVMEKQGEVAILQT TPRQI 
HI1555 MGLLISLIIVVAISNIVTSLELMVVDKQGEIAILQT TKSQVRS 
凶斗主 MYLAMVLVIGVA仁FNIVSTLVMAVKDKSGDIAVLRTL KDGLlRA 
liIl5生S MY~MVLV!GVACFN!VsTL!MANKDKQGDIAIMRTL NNAFIKR 
HP0Z8Z LFIVLMLIILMASLNIISSLLMVVMNRRKEIALLFS SQKEIQK 


















[Powell et a1.， 1995Jが存在する。 Ssでは、これら 5遺伝子の多くは存在しない。





























































蛋白質等多くの他の要素を含む複雑な構成になっている[Ozenbergeret a1.， 1987; 



































































れている[Karowand Georgopoulos， 1993J。このグループのうち、 4蛋白質
















































とSs(slr0077)で保存されている。もう 1つは、 Ec(b1681，1683)， Ss(slr0074， 
slr0076)， Mj(MJ0034)で保存されている。この遺伝子がコードする蛋白質は、グラム





















































































れない。 Mpの4個のうちのー蛋白質、 F10_orf326(グルー フ 7)は、他の生物種と
の比較から、 ABC輸送系様のオペロンを形成するであろうことが示唆されている
[I-Iimmelreich et al.， 1996J。グループ 3-1に、 2個と 3個の「オペロンを形成しないJ
ATP結合蛋白質が、各々MgとMpに存在する。この蛋白質をコードしている遺伝子の
隣接遺伝子産物は、ごくごく弱い配列類似性を示すので、これらがオペロンを形成す


















生物種 Gram-negati ve bacteria Gram-positive Cyano-Archaea 
bacteria bacteria 
Ec Hi Hp Mg 恥1p Ss Mj 
オペロンを形成している 72 32 11 13 13 21 14 
ATP結合蛋白質の数
オペロン数 61 30 10 9 9 18 14 
オペロンを形成していな 6 7 7 3 4 33 3 
いATP結合蛋白質の数
オペロンを形成していな 。。 3 2 4 21 2 
いATP結合蛋白質の数(ク
ループ6と8を除く)































比較に用いた分類は、膜蛋白質についてが 1件[Saurinand Dassa， 1994J、基質結合
t11 













































































Ec 1 阪紛~ •• y~~?Çb_35~9) lyxK(b3580) 
5' 
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